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photosynthesis efficiency,  reactive oxygen  species  scavenging,  redox adjustment, cyto‐
skeletal rearrangements and cell wall remodelling [22,23]. Although they constitute less 
than 10% of the dry mass for dicots and 1% for monocots, the cell wall proteins (CWPs) 











components. Additionally,  the  isolated CWPs are contaminated with  intracellular pro‐
teins that require further bioinformatic analysis [24,25]. Using such approaches, has ena‐
bled 699 B. distachyon CWPs to be identified in the leaves, stems and seeds (data available 































known  intracellular  retention domain  [26]. A protein was validated  in a given sample 
when at  least two unique peptides were present and  in a given treatment when  it was 
present in at least three of the four biological replicates. To make sure that high tempera‐
ture treatment was not deleterious to plants, the amount of a few proteins related to the 
cell  death  process  was  checked,  namely  Bradi5g25970,  Bradi1g37780,  Bradi4g28680, 
Bradi1g60800, Bradi1g64680, Bradi2g02000, Bradi2g52470, and Bradi4g44667 [31,32]. No 
change in their level of accumulation was observed.   


















classified  into  the  functional classes  (classified as  in WallProtDB). The percentage of  the proteins 


















































Prxs)  (4)  and  GDSL‐lipases/acylhydrolases  (4)  (Table  S1).  The  abundance  differences 






























Bradi1g20950  1.8  0.00518  Miscellaneous  dirigent protein 












Bradi3g18680  −7.9  0.00229  Miscellaneous  dienelactone hydrolase 
Bradi4g41300  −3.3  0.00285  Miscellaneous  dirigent protein 
Bradi3g37670  −1.7  0.00407  Miscellaneous  germin (cupin domain) 
Bradi1g57590  −5.6  0.00405  Miscellaneous  SCP‐like extracellular protein (PR‐1) 
Bradi3g59210  −5.6  0.00133  Oxido‐reductases  laccase 
Bradi4g05980  −2.7  0.00139  Oxido‐reductases  CIII Prx (BdiPrx117) 
Bradi1g58997  −2.8  0  Oxido‐reductases  CIII Prx (BdiPrx35) 
Bradi2g12170  −2.5  0.00115  Oxido‐reductases  CIII Prx (BdiPrx62) 
Bradi3g09080  −1.7  0.00409  Oxido‐reductases  CIII Prx (BdiPrx96) 
Bradi1g77560  −2.4  0.00326  Oxido‐reductases 
plastocyanin (blue copper‐binding pro‐
tein) 
Bradi1g36160  −1.7  0.00876  Proteases  Asp protease (Peptidase family A1) 
Bradi3g61060  −2.6  0.00393  Proteases  Asp protease (Peptidase family A1) 
Bradi4g12160  −2.7  0.00282  Proteases  Asp protease (Peptidase family A1) 
Bradi1g19070  −3.1  0  Proteases  Asp protease (Peptidase family A1) 
Bradi2g25850  −3.8  0.00567  Proteases  Asp protease (Peptidase family A1) 
Bradi3g56660  −8  0  Proteases  Asp protease (Peptidase family A1) 
Bradi1g09729  −1.9  0.00348  Proteases 
Cys protease (papain family) (Peptidase 
family C1A) 
Bradi1g09737  −2.2  0.00266  Proteases 
Cys protease (papain family) (Peptidase 
family C1A) 
Bradi3g01320  −1.5  0.00198  Proteases 
Ser carboxypeptidase (Peptidase family 
S10) 
Bradi1g60600  −1.7  0.00998  Proteases 
Ser carboxypeptidase (Peptidase family 
S10) 
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Bradi2g43230  −2.2  0.00728  Unknown function  expressed protein (DUF642) 





a  GDSL‐lipase/acylhydrolase,  Bradi1g25517  an  endo‐β‐1,3‐glucosidase  (GH17), 
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charides  during  germination  [42].  Finally,  GH28  exhibits  polygalacturonase  activity, 
which catalyses pectin depolymerisation, which can result in cell wall loosening [39].   


























































found  to  be  under‐accumulated.  Dienelactone  hydrolase  catalyses  the  conversion  of 
dienelactone  to maleylacetate  and participates  in  the degradation  of  the haloaromatic 
compounds. The under‐accumulation  of  a dienelactone hydrolase  (Bradi3g18680)  that 
was observed in this study may cause a decrease in the degradation of these secondary 
metabolites as has been suggested  to explain a similar decrease  in  the abundance of a 
dienelactone hydrolase in the roots of soybean in response to a NaCl treatment [59]. Alt‐
hough the DUF642 protein family has been shown to be involved in the development and 


























LTL1  leads  to  an  increased  salt  tolerance  [66].  Notably,  the  expression  of  GDSL‐li‐
















































































































































































level  of  their  transcript  accumulation  using  RT‐qPCR.  Three  genes  (Bradi1g52050, 
Bradi4g09417 and Bradi4g09430) were selected based on the highest differences in the ac‐








Three biological  replicates were performed with  two  technical  replicates  for each. The 
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production  under  drought  and  heat  stress:  Plant  responses  and  management  options.  Front.  Plant.  Sci.  2017,  8,  1147, 
doi:10.3389/fpls.2017.01147. 
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